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その後メタゲノムの系統学的な解析を MG-RAST を用いて行った。 
 次に、2015年 11月までにゲノム配列が決まっている Methylobacterium 属細菌
の 16S rRNA配列に基づいた系統樹を作成した。作成した系統樹のブートストラ
ップ値や各クレードに含まれる植物由来の Methylobacterium 属細菌の数に基づ





ち約 87 %を Group Iが占めた。一方、イネでは Group Iの割合は比較的小さく約
39 %であるのに対して、Group II、IIIはそれぞれ約 29 %と約 18 %を占めていた。 
 ダイズでは Group IのMethylobacterium属細菌が圧倒的に多いことが分かった
が、その生態や局在性は不明であった。そこで、Anda ら(2010)が過去にダイズ
より分離したGroup IであるMethylobacterium sp. AMS5と対照として空気より分
離されたM. extorquens AM1の gusA(beta-glucuronidase遺伝子 gusA)標識株を作成
し、ミヤコグサに接種し局在パターンを観察した。AMS5 のミヤコグサにおける
局在は子葉、茎、根粒で観察されたのに対して AM1 の局在は茎や子葉で微弱に
























curli 線毛遺伝子や xylose isomerase 遺伝子や、tonB 遺伝子 pilT遺伝子が見つかっ
た。Group Iはメチルアミン代謝を担う NMG (N-メチルグルタミン酸) 経路遺伝
子や尿素代謝の Urea carboxylase 遺伝子を保有していた。Group IIは微好気環境
での呼吸に必要な cbb3-type cytochrome c oxidase 遺伝子を持っており、Group III
は特異的なギ酸デヒドロゲナーゼ遺伝子を持っていた。各 Group の菌株の NMG
経路の遺伝子の保有状況を調べたところ、Group Iは NMG経路遺伝子を全て持
っているのに対して Group II、IIIのほとんどの菌株は NMG経路の最後の遺伝子
mgd遺伝子を欠損していた。このことから、Group Iはメチルアミンを代謝でき
るが Group II、IIIのほとんどは代謝できないと推定された。 
















離を行いダイズの組織中の Methylobacterium 属細菌の colony forming unit (CFU)
を計測した。その結果、メタノールまたはメチルアミンを炭素源とした培地で














































 Methylobacterium の窒素源の利用については本研究で Group I、IIIの
Methylobacterium 属細菌とダイズ、イネ分離 Methylobacterium 属細菌がウレイド
をニッケル欠乏下で窒素源として利用できることが明らかになった。また、
Group Iは他の Group と比較して豊富な尿素分解遺伝子を持っておりダイズから
分離された Group Iの一部は他の株よりもよく生育した。ダイズは植物の中で特
にウレイド含量が大きい植物で Group Iの一部がウレイドを他の
Methylobacterium 属細菌よりも効率よく利用し生育するために Group Iがダイズ
で優占して生息している可能性が考えられた。 
 メタゲノム解析はデータが大量に得られるがその中から有用なデータを探し
だすことが一般的に難しい。しかし、本研究のように過去の知見やゲノム情報
が多く蓄積している細菌に絞って解析を行えば新規の生理機能や現象にアクセ
スすることが可能であることが示された。 
 
